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Resumo: O presente trabalho teve o objetivo analisar a diversidade genética de 96 
amostras de DNA do cobia (Rachycentron canadum) entre espécimes selvagens (BA, 
CE e PI) e de cativeiro (SP e PE), distribuídas entre cinco estados brasileiros, de forma 
a subsidiar a criação dos futuros programas de melhoramento e conservação do cobia no 
país. Foram sequenciadas e analisadas 684pb do gene mitocondrial ATP6. Foram 
identificados três sítios variáveis que formaram o mesmo número de haplótipos com 
uma diversidade haplotípica de 0,1836. Em uma análise comparativa com 15 sequências 
retiradas do GeneBank (NCBI), para um fragmento com 437 nucleotídeos (N= 111 
animais), foi observado a existência de seis sítios variáveis que formaram oito 
haplótipos. Apenas três foram observados na costa brasileira, indicando um fraco sinal 
filogeográfico. A análise de Network demonstrou que os animais coletados no estado da 
Bahia são os mais distintos entre os demais da costa brasileira.  
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